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Resumen 
Los auquenorrincos (chicharritas o cotorritas) son insectos exclusivamente fitófagos, que pueden 
causar importantes daños económicos sobre los cultivos. Una de las enfermedades vectorizadas 
por ellos es el achaparramiento del maíz o Corn Stunt Disease, potencialmente una de las 
enfermedades más serias del cultivo de maíz, capaz de causar pérdidas parciales o totales en la 
producción en las zonas afectadas. En Argentina, Dalbulusmaidis (Hemiptera: Auchenorrhyncha) 
es el único vector a campo conocido como transmisor del Spiroplasmakunkelii, patógeno causal 
del Corn Stunt. Dada su importancia como plaga en la agricultura, se secuenció el transcriptoma 
de todos los estadios del ciclo de vida de este insecto (huevos, 5 estadios ninfales y dos muestras 
de adultos). Se utilizó un pool de insectos para abarcar la mayor cantidad de genes expresados. 
Como la información genómica de Dalbulusmaidis no está disponible, se realizó el ensamblado de 
novo. Se compararon los ensambles realizados con 3 programas: VELVET – OASES, ABySS y 
Trinity. Se evaluaron utilizando métricas (N50, longitud de contig) y medidas de cobertura (CEG, 
BUSCO). En base a estosanálisis, se decidió buscar genes del desarrollo en los ensambles de 
VELVET – OASES y Trinity. El porcentaje total de genes encontrado fue mayor para el ensamble 
de Trinity. Teniendo en cuenta los resultados previos, se ensamblaron el resto de las muestras con 
Trinity, obteniendo valores de métricas y coberturas muy buenos. Además se compararon los 
transcriptomas con proteomas publicados como medida de homología entre especies. En este 
trabajo se compararon distintos métodos de ensamble de novoy se seleccionó el que mejor se 
adaptó a nuestros datos y experimentos. 
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Introducción 
Los auquenorrincos (chicharritas o cotorritas) comprenden un grupo de insectos exclusivamente 
fitófagos, que representan un importante componente de la biodiversidad en casi todos los 
hábitats terrestres, tanto naturales como agroecosistemas. Varias especies de los mismos son 
 
 
severas plagas de la agricultura por la transmisión de patógenos causales de enfermedades, las 
cuales pueden provocar importantes pérdidas económicas por el daño ocasionado durante la 
alimentación o la transmisión de patógenos (Maramorosch, K. Harris, 1979; Nault&Ammar, 1989; 
Virla, E.; Díaz, C.; Carpane, P.; Laguna, I.; Ramallo, J.; Gerónimo Gómez, 2004)⁠.  
En Argentina, una de las enfermedades causadas por patógenos transmitidos por auquenorrincos 
es el achaparramiento del maíz o Corn Stunt Disease. Ésta es potencialmente una de las 
enfermedades más serias del cultivo de maíz y puede ser un factor limitante al causar pérdidas 
parciales o totales en la producción en las zonas afectadas (Bajet&Renfro, 1989; Bradfute, 1981). 
La prevalencia y el impacto económico de esta enfermedad han aumentado en los últimos años 
(Carpaneet al., 2013), desde que la enfermedad fue inicialmente descripta (Alstatt, 1945; Frazier, 
1945). 
 
Dalbulusmaidis (DeLong&Wolcott, 1923) (Hemiptera: Cicadellidae: Deltocephalinae) es uno de los 
cicadélidos más importantes hallados sobre el maíz (Zea mays) en América y el  principal vector 
(Kunkel, 1946) a nivel mundial del Spiroplasmakunkelii, patógeno causal del Corn Stunt 
El transcriptoma es el set completo de transcriptos de una célula, para un estado de desarrollo o 
condición fisiológica específica. Entender el transcriptoma, y cómo éste varía en diferentes 
condiciones, es esencial para interpretar los elementos funcionales del genoma, los cuales revelan 
los constituyentes moleculares de las células y tejidos. Además, sirve para comprender procesos 
tales como el desarrollo embrionario y distintos tipos de enfermedades (Z. Wang, Gerstein, 
&Snyder, 2009). 
Antes de la aparición de nuevas tecnologías, los métodos más utilizados para analizar variantes 
génicas y de expresión eran los de microarray (Boguskiet al., 1994; Gerhard et al., 2004). En 
contraste, los métodos basados en secuenciación, llamados RNA-Seq, determinan directamente 
la secuencia del ADN copia (ADNc). La secuenciación paralela masiva de millones de secuencias 
de ADNc nos brinda un método efectivo y de relativo bajo costo para obtener grandes cantidades 
de datos transcriptómicos de muchos organismos y tipos de tejidos (Birolet al., 2009; Trapnell et 
al., 2010). En principio, esos datos nos permiten identificar todos los transcriptos expresados, 
como una secuencia continua de ARN mensajero (ARNm) desde el principio de la transcripción 
hasta el final, aun para los genes que tienen múltiples isoformas debido al splicing alternativo 
(Guttmanet al., 2010). A raíz de su creciente fácil acceso, los estudios que utilizan un enfoque 
genómico o transcriptómico trascendieron su nicho inicial en ciencias biomédicas o para un 
puñado de organismos modelo, y se tornó fundamental en los avances de otros campos y 
disciplinas (Ekblom& Wolf, 2014). 
 
 
Sin embargo, el RNA-seq tiene diversas limitaciones; como la dependencia del conocimiento 
previo de secuencias genómicas, presencia de altos niveles de ruido debido a la hibridación 
cruzada (Okoniewski& Miller, 2006; Royce, Rozowsky, &Gerstein, 2007) y también un bajo nivel de 
detección debido al background y a la saturación de señales. Además, comparar niveles de 
expresión en distintos experimentos es difícil y requiere métodos de normalización complejos. 
En los últimos 15 años, se desarrollaron nuevas tecnologías de secuenciación (Metzker, 2005), 
por ejemplo,pirosecuenciación (454 Sequencing) (Margulieset al., 2005) y secuenciación por 
síntesis (Solexa) (Bentley, 2006), que revolucionaron y expandieron el campo de la genómica. 
Comparado con los métodos tradicionales de Sanger, estas tecnologías generan reads cortos de 
alta calidad (Goodwin, McPherson, &McCombie, 2016), los cuales van desde 25 pb a 500 pb en 
longitud, lo cual es sustancialmente más corto que las secuencias obtenidas por la tecnología de 
capilaridad. Éstas, aplicadas a la expresión de ARNm (RNA-seq) transformaron el campo de la 
transcriptómica (Blencowe, Ahmad, & Lee, 2009; Z. Wang et al., 2009). 
Entre estas plataformas, Illumina se convirtió en la más extendida a nivel mundial (Goodwinet al., 
2016),⁠principalmente debido a una combinación de madurez como tecnología, junto con un bajo 
costo y alta precisión por base secuenciada.   
 
Sin embargo, la reconstrucción de un transcripto de longitud completa desde reads cortos con 
considerables errores de secuenciación tiene diversos desafíos computacionales (Haas&Zody, 
2010). Entre ellos, algunas de las situaciones a enfrentar son: algunos transcriptos tienen poca 
cobertura, mientras que otros están altamente expresados; la cobertura de un transcripto puede 
que no sea igual a lo largo de toda su longitud, debido a errores de secuenciación; reads con 
errores de secuenciación derivados de un transcripto altamente expresado pueden ser más 
abundantes que reads correctos de un transcripto con baja expresión; transcriptos codificados por 
loci adyacentes pueden solaparse y formar erróneamente un transcripto quimérico; las estructuras 
de datos tienen que acomodar múltiples transcriptos por locus, debido al splicing alternativo;  
secuencias repetidas de genes diferentes introducen ambigüedad. 
Un método eficiente debería poder afrontar y superar los distintos desafíos, siendo útil tanto para 
genomas complejos de animales o pequeñosgenomas bacterianos. También, tener la capacidad 
de reconstruir transcriptos de tamaños, niveles de expresión e isoformas variables. 
Existen dos alternativas computacionales para la reconstrucción de un transcriptoma: mapeando a 
una referencia o ensamblando de novo. La primera consiste en alinear los reads a un genoma de 
referencia y unir las secuencias que se solapen, mientras que la segunda manera no requiere una 
referencia. Esta última es la que se utiliza cuando no hay un genoma disponible, el mismo se 
encuentra altamente fragmentado o con partes faltantes (Conesaet al., 2016). 
 
 
Dado que en la mayoría de los organismos no existe un genoma publicado para utilizar como 
referencia, el ensamble de novo es la única alternativa viable para el estudio del transcriptoma. 
Incluso en casos en los que se dispone de genomas de especies emparentadas, no se puede 
confiar completamente en esas secuencias para ensamblar los transcriptos. Por ejemplo, a pesar 
de la diversidad que presenta la clase Insecta y que tiene varios organismos modelo clave, no hay 
publicada gran cantidad de secuencias genómicas completas de alta calidad. Sumado a eso, los 
transcriptomas de insectos muestran patrones de splicing complejos (Graveley, 2001). Para sumar 
variabilidad a la cuestión, el ARN utilizado en la mayoría de los estudios transcriptómicos, proviene 
de un pool de insectos de una población.  
Una solución computacional para la estrategia de reconstrucción sin referencia, es la utilización de 
los grafos de De Brujin (De Brujin, 1946; Good, 1946). En este tipo de gráficos, se define un nodo 
por una secuencia de un largo fijo de k nucleótidos (“kmero”, siendo k considerablemente más 
corto que el largo de la secuencia).Los nodos se conectan por sus bordes, solamente si éstos se 
solapan perfectamente con un largo de k-1 y los datos de secuencia avalan esta unión, se van 
construyendo las secuencias más largas, llamadas contigs. En el caso de construcción de 
transcriptomas, cada camino en el gráfico representa un posible transcripto. En este punto se 
puede apreciar la importancia de la limpieza del set total de datos previo al ensamble, ya que 
reads con errores pueden resultar en falsos nodos, llevando el grafo por caminos erróneos. 
Trabajos previos mostraron que no hay un ensamblador definitivamente mejor que los demás, sino 
que depende también del set de datos y de qué se busca en cada experimento en particular 
(Schulz, Zerbino, Vingron, &Birney, 2012; S. Wang &Gribskov, 2016). 
Los auquenorrincos (chicharritas o cotorritas) comprenden un grupo de insectos exclusivamente 
fitófagos, que representan un importante componente de la biodiversidad en casi todos los 
hábitats terrestres, tanto naturales como agroecosistemas. Varias especies de los mismos son 
severas plagas de la agricultura por la transmisión de patógenos causales de enfermedades, las 
cuales pueden provocar importantes pérdidas económicas por el daño ocasionado durante la 
alimentación o la transmisión de patógenos (Maramorosch, K. Harris, 1979; Nault&Ammar, 1989; 
Virla, E.; Díaz, C.; Carpane, P.; Laguna, I.; Ramallo, J.; Gerónimo Gómez, 2004)⁠.  
En Argentina, una de las enfermedades causadas por patógenos transmitidos por auquenorrincos 
es el achaparramiento del maíz o Corn Stunt Disease. Ésta es potencialmente una de las 
enfermedades más serias del cultivo de maíz y puede ser un factor limitante al causar pérdidas 
parciales o totales en la producción en las zonas afectadas (Bajet&Renfro, 1989; Bradfute, 1981). 
La prevalencia y el impacto económico de esta enfermedad han aumentado en los últimos años 





Dalbulusmaidis (DeLong&Wolcott, 1923) (Hemiptera: Cicadellidae: Deltocephalinae) es uno de los 
cicadélidos más importantes hallados sobre el maíz (Zea mays) en América.  
D. maidises el principal vector (Kunkel, 1946) a nivel mundial del Spiroplasmakunkelii, 
 
Objetivos 
Dado que es un insecto sumamente relevante para la agricultura y, ante la falta de datos del 
tipotranscriptómicos del mismo, planteamos como objetivo del trabajo establecer un protocolo para 
ensamblar los transcriptomas de los distintos estadios del ciclo de vida de Dalbulus maidis, y, a 
partir de los ensambles, evaluar la calidad de los mismos, identificar un set de genes del 
desarrollo y compararlos con proteomas de otras especies.  
 
Materiales y Métodos 
Limpieza y calidad de datos 
Los datos crudos fueron pre-procesados con el programa FastQCtoolkit 
(www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/) para evaluar la calidad de los 
readsgenerados. Porotrolado, utilizando este mismo paquete de programas, se eliminaron 
secuencias adaptadoras y secuencias de bajacalidad.  
Para evidenciar contaminación en los datos, se utilizó la herramienta BLAST (Altschul, Gish, Miller, 
Myers, &Lipman, 1990) para, de esta forma, comparar el total de los readssecuenciados contra la 
base de datosVecScreen del NCBI (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/pub/UniVec) y buscar secuencias 
contaminantes como vectores  y primers. Los parámetros utilizados fueron: evalue= 0,00001 y 
max _target_seq=1. Los reads que dieron hit fueron eliminados de nuestro set de datos, tanto en 
las secuencias generadas durante la primera lectura así como las generadas en la segunda, 
utilizando un script en el lenguaje python. De esta forma se logramantener la simetría en la 
secuenciación pair end. Además, se realizó una búsqueda similar contra una base de datos de 
adaptadores de Illumina. 
 
Ensamble transcriptómico 
Dado que el genoma de D. maidis no estásecuenciadoaún, se realizó un ensambede novo. El 
mismo se llevó a cabo a través de accesoremoto a un cluster computacional del Instituto de 
SaludPública de México, en Cuernavaca y otroclustercomputacional en Göttingen, Alemania. Se 
utilizaron los reads de la muestra de huevos de D. maidis para realizarensambles con 
distintosprogramas y determinar cuál es el másadecuado para ensamblar el resto de lasmuestras. 
Los softwares utilizadosfueron VELVET – OASES, ABySS y Trinity. 
 
 
En el caso del ensamblerealizado con VELVET y OASES, primero se utilizó la herramienta velveth 
para partir e indexar los datos en los distintos valores de kmerosespecificados, que en este caso 
fueron de 47, 49 y 51 bases de longitud. Además, se especificó que eran reads cortos y 
apareados, dados en dos archivos separados de formato fastq.  
Con los archivosgenerados en el paso anterior, se utilizó la herramientavelvetg, la cual crea los 
gráficos de De Brujin y, a partir de corridas de simplificación y corrección de errores, forma los 
contigs. Se utilizó en este paso una opción llamada read tracking, la cual tiene un alto costo de 
memoria y tiempo de cálculo, pero da como resultado una descripción más detallada del ensamble 
y nos permite continuar con el software OASES. 
A cada conjunto de archivos generados pertenecientes a los distintos kmeros iniciales se le aplica 
el programa OASES, el cualnos genera un archivo llamado transcripts.fa para cada uno de estos 
valores.  
Ya con los transcripts.fa para 47, 49 y 51 pb, se procedió a repetir los pasos anteriormente 
mencionados, pero ahora usando los contigs como input en vez de los reads originales. La 
diferencia es que, en este caso, se unieron estos tres ensambles en uno, utilizando kmeros de 27, 
como el programa lo indica.  
Se realizó el paso de velveth, luegovelvetg y por último el de OASES, obteniendo así nuestro 
archivo transcripts.fa final.  
El ensamble con ABySS se realizó con las opciones estándares del programa, especificando que 
nuestros reads son pair end. Los kmeros utilizados fueron 31, 47 y 63. Para cada uno de ellos se 
generaron 3 ensambles: unitigs, contigs y scaffolds. Los primeros se establecen con información 
de un solo end de corrida, los contigs con los dos end y los scaffoldsutilizando los 
contigscomomateria prima.  
Por último, se utilizó el ensamblador Trinity. Éste se corrió en el modo pairend, con las opciones 
de memoria máxima limitada a 30 Gigas y limitando la salida final a contigs de por lo menos 200 o 
100 pares de bases de longitud.  
 
CEG y BUSCO 
Para evaluar el porcentaje de representatividad de los genes codificantes para proteínas se 
realizóunabúsquedautilizando la herramientaHmmer. Los transcriptomas ensamblados se 
tradujeron a los seis marcos de lectura usando la herramienta transeq 
(http://emboss.sourceforge.net/apps/cvs/emboss/apps/transeq.html) para luego hacer una 
búsqueda por HMMER3 (Eddy, 1995), con el comando hmmscan y los filtros -T 40 y –domT40,  de 
los transcriptos traducidos con el perfil de CEG (core eukariotyc genome) (Parra, Bradnam, &Korf, 
 
 
2007), como se describió en 2012por Martínez-Barnetche y colaboradores. El CEG 
estácomprendidopor un grupo de 458 proteínas. 
Como otra medida de cobertura, se realizó el mismo procedimiento con el perfil de BUSCO 
(Benchmarking Universal Single-Copy Orthologs) (Simão, Waterhouse, Ioannidis, Kriventseva, 
&Zdobnov, 2015)⁠ de artrópodos, el cual está comprendido por 2.676 proteínas. 
 
Búsqueda de ortólogos 
Se contrastaron los transcriptomas ensamblados de huevos realizados con VELVET – OASES y 
Trinity contra una base de datos de los principales genes del desarrollo quea ctúan durante la 
embriogénesis de insectos. Para determinar qué genes se expresaban en el transcriptoma 
ensamblado, se utilizó la herramienta NCBI - BLASTx (Altschulet al., 1990), filtrando la búsqueda 
con un E-value de 1x10-5 y mostrando el mejor hit para cada uno de nuestros transcriptos. En el 
caso de que el E-value fuera igual en distintos transcriptos para una misma proteína, se tuvo en 
cuenta la longitud del hit y el porcentaje de cobertura de la secuencia proteica, de modo de 
identificar el mejor hit posible para cada transcripto.  
 
Mejor recíproco 
Se realizaron BLAST bidireccionales entre los transcriptomas ensamblados y los proteomas de 
Halyomorphahalys(https://i5k.nal.usda.gov/Halyomorpha_halys), 
Oncopeltusfasciatus(https://data.nal.usda.gov/dataset/oncopeltus-fasciatus-genome-assembly-10) 
y Rhodniusprolixus(httpd://www.vectorbase.org/organisms/rhodnius-prolixus/cdc/rproc3). Luego, 
se utilizó un script (https://github.com/toritori5/RecipABCD) para determinar los mejores hits 
recíprocos entre dos, tres y cuatro especies.  
 
Resultados y Discusión  
Comparación de ensambladores 
Existen distintos programas para ensamblar transcriptomas. Trabajos previos muestran que la 
mejor estrategia está relacionada directamente con el set de datos particular y con el fin de la 
investigación (Schulz et al., 2012; S. Wang & Gribskov, 2016). Es decir, no existe un ensamblador 
mejor que los otros, sino que cada uno tiene virtudes y defectos. Es por eso que se probaron tres 
programas distintos para ver cuál se adecuaba mejor a nuestras necesidades. Para evaluar los 
ensambles fueron utilizadas tanto métricas como N50, longitud de contig promedio, cantidad de 
transcriptos ensamblados,así como medidas de cobertura. Para identificar la proporción del 
genoma eucariótico núcleo que cubre el transcriptoma se utilizaron perfiles de HMM 
correspondientes a las 458 proteínas núcleo de los eucariotas que provee el algorítmo CEGMA 
 
 
(Au, Underwood, Lee, & Wong, 2012). Otra medida fue una búsqueda similar contra 2676 perfiles 
de proteínas comunes de artrópodos, conocido como BUSCO (Robasky, Lewis, & Church, 2013); 
de esta manera,búsquedas locales con HMMER3 permitieron determinar la cobertura de nuestros 
transcriptomas. 
Se iniciaron las pruebas de ensambles con el set de datos de huevos porque en ellos se 
buscarían los ortólogos para distintos genes del desarrollo. El primer ensamble se realizó con los 
programas VELVET y OASES. Utilizando valores de kmeros altos (47, 49 y 51), obtuvimos 116951 
transcriptos pertenecientes a 39552 loci. El CEG y BUSCO dieron valores altos, 97.81% y 91.67% 
respectivamente. Además, las longitudes de la mayor cantidad de transcriptos estuvieron 
alrededor de los 400 pb. 
Luego se utilizó ABySS, se seleccionaron valores de kmeros en distintos rangos para poder 
comparar los resultados. Se utilizó 31 como valor inferior, 47 intermedio y 63 mayor. Claramente, a 
medida que el valor del kmero aumentaba, la cantidad de transcriptos totales decrecía. Otro 
detalle a tener en cuenta, es que este ensamblador no reporta las diferentes isoformas, sino el 
total de transcriptos ensamblados. Se analizó la distribución de longitudes para los distintos 
ensambles, con y sin los transcriptos menores a 100 pb, ya que el programa ensambla 
transcriptos a partir del tamaño de kmeroutilizado. Las longitudes son mayores a medida que 
aumenta el kmero, pero no llega a los valores de los otros ensambladores. Se buscó el CEG para 
cada uno de ellos, obteniéndose valores altos pero no comparables con los otros ensambladores.  
Por último, se realizaron los ensambles con Trinity,donde se compararon dos opciones, 
ensamblando transcriptos mayores a 100 pb o mayores a 200 pb. En ambos casos, el kmero 
utilizado fue 25, valor asignado por default por el programa. La mayor diferencia entre los dos 
transcriptomas, se observó en la cantidad de transcriptos ensamblados, siendo mucho mayor la 
cantidad cuando el mínimo de longitud es 100 pb. Proporcional a esa diferencia, se evidenció un 
aumento en lo que el programa nombra como ‘genes’. Aunque la proporción de isoformas se 
mantiene a lo largo de los dos ensambles (Tabla 1).  
Las longitudes medias de los contigs tuvieron valores más altos que en ABySS y 
ligeramentemenoresqueen VELVET – OASES. En contraste, los valores de CEG y BUSCO fueron 
los más elevados, siendo de 99.56% y 98.23% respectivamente, para el ensamble de secuencias 
mayores a 200 pb.  
A partir de los resultados obtenidos en las distintas métricas de los ensambles, se llevó a cabo la 
búsqueda de genes del desarrollo en el ensamble de VELVET – OASES y en el de Trinity de 
mayores a 200 pb. Los resultados mostraron una mayor cantidad de hits en el ensamble de Trinity. 
Entonces, teniendo en cuenta los distintos análisis, se determinó realizar el ensamble de los otros 
estadios de D. maidis con el programa Trinity.  
 
 
Al analizar los ensambles de los distintos estadios, se observó en las métricas que los valores 
obtenidos continuaban siendo buenos, al igual que en el ensamble de Huevos. Por otro lado, la 
cobertura, estimada por medio del CEG y BUSCO tuvo valores muy altos. Esto estaría indicando 
que los ensambles tienen una buena cobertura de los transcriptomas, y que son aptos para 
continuar con otros estudios. 
 
Tabla 1. Métricas para los ensambles de todos los estadios realizados con el software Trinity 
 
 
Búsqueda de ortólogos 
Los métodos de secuenciación de nueva generación (NGS) permiten encontrar genes del 
desarrollo en órdenes de magnitud mayores a décadas anteriores, a una fracción de su costo. 
Cuando se realizan las búsquedas, hay que tener en cuenta que el nivel de conservación entre los 
genomas de insectos es muy bajo (Parra et al., 2007)⁠ por lo que no encontrar un gen no implica su 
ausencia. 
El porcentaje de genes del desarrollo encontrados en el transcriptoma ensamblado con Trinity fue 
de 89,3%.Trabajos en organismos como Oncopeltus fasciatus (Simão et al., 2015)⁠ y el crustáceo 
Parhyale hawaiensis (Zdobnov & Bork, 2007)⁠ también hicieron búsquedas de ortólogos entre 
 
 
genes del desarrollo, mayormente con bases de datos de genes de Drosophila melanogaster para 
comparar. En ambos casos, los porcentajes de genes encontrados fueron menores al nuestro. 
En el ensamble de Trinity se encontraron más genes que en el de VELVET – OASES, 89,32% y 
82,05%, respectivamente (Figura 1). Por lo cual el resto de las muestras se ensamblaron con 
Trinity. 
 
Figura 1. Genes del desarrollo encontrados en cada uno de los ensambles. 
 
Recíprocos 
Para estimar la proporción del transcriptoma que es homóloga con los proteomas de 
Halyomorphahalys, OncopeltusfasciatusyRhodniusprolixus se utilizó la técnica del mejor recíproco.  
Se realizó el análisis con todos los transcriptomas ensamblados, pero la muestra que 
presentómayor homología fue la de Adultos2 (Tabla2). 
 






Un total de 3526 genes ortólogos son compartidos por las 4 especies, mientras que D. maidis 
muestra una mayor homología conO.fasciatus, con el cual comparte 7925 genes.  
 
Conclusiones 
En este trabajo se evaluaron distintos programas para el ensamble de novode millones de reads 
de Dalbulusmaidis pertenecientes a distintos estadios del insecto. A razón de distintas pruebas 
con el set de datos de los huevos con cada uno de los programas, se eligió Trinity. ,Utilizando este 
programa se ensamblaron los transcriptomas de todos los estadios. Todas las métricas y análisis 
de cobertura dieron valores alentadores y permiten continuar con los estudios. Además, se 
buscaron una serie de genes del desarrollo utilizando una base de datos de D.melanogaster, 
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